Оценка встречаемости генов антибиотикорезистентности в транспозонах, плазмидах и бактериофагах by Старикова Елизавета Валентиновна et al.
 V МЕЖДУНАРОДНАЯ КОНФЕРЕНЦИЯ “ПОСТГЕНОМ’2018” 
В ПОИСКАХ МОДЕЛЕЙ ПЕРСОНАЛИЗИРОВАННОЙ МЕДИЦИНЫ 
Казань                                               29 октября – 2 ноября 2018 
 
 
221 
УДК 579.254 
ОЦЕНКА ВСТРЕЧАЕМОСТИ ГЕНОВ АНТИБИОТИКОРЕЗИСТЕНТНОСТИ  
В ТРАНСПОЗОНАХ, ПЛАЗМИДАХ И БАКТЕРИОФАГАХ 
Е.В. Старикова, А.И. Манолов, Д.Е. Федоров, Е.Н. Ильина 
ФНКЦ физико-химической медицины ФМБА России, Москва, Россия  
Широкое применение антибиотиков способствует распространению лекарственной устойчивости 
у многих групп микроорганизмов. В настоящее время это является одной из актуальнейших проблем в 
медицине. Горизонтальный перенос генов вносит большой вклад в распространение антибиотикорези-
стентности (АР), и, как правило, осуществляется мобильными генетическими элементами – транспозо-
нами, плазмидами и бактериофагами. Однако вклад каждого из этих путей в распространения антибио-
тикорезистентности слабо изучен. Анализ геномного контекста генов АР в метагеномах позволит прийти 
к лучшему пониманию механизмов распространения антибиотикорезистентности. В настоящем иссле-
довании был проанализирован геномный контекст генов АР на примере бета-лактамаз различных клас-
сов из базы данных генов АР CARD *1+, идентифицированных нами в сборках 1267 метагеномов кишеч-
ника человека *2+. Были идентифицированы бета-лактамазы в контексте последовательностей, содер-
жащих структурные фаговые гены, в контексте интеграз и транспозаз транспозонного происхождения, а 
также в контексте последовательностей, идентифицированных нами как плазмиды. Идентификацию фа-
говых генов производили с помощью специфических профилей скрытых марковских моделей (HMM) 
pVOG *3+, плазмиды идентифицировали путем выравнивания на базу данных известных последователь-
ностей плазмид из RefSeq. Бактериальные транспозоны идентифицировали с помощью специально 
сконструированных HMM для транспозаз и интеграз транспозонного происхождения. Работа была вы-
полнена при поддержке гранта РФФИ № 16-54-21012. 
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